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In diesem Kapitel wird eine ausführliche Einführung gegeben, in dem die Motivation, die 
Ziele und der Aufbau der Arbeit dargestellt werden.  
1.1 Motivation 
Die starke Entwicklung des Internets und der enorme Zuwachs an Wissen führen zu einem 
exponentiellen Wachstum von Daten und Dokumenten. Riesige Informationsmengen 
müssen den Anforderungen der Endnutzer entsprechen und entsprechend verarbeitet 
werden. Typischerweise werden die Informationen zu einem bestimmten Kontext 
gesammelt (z.B. Anatomie). Heute werden gleiche Themen durch verschiedene Nutzer 
bearbeitet, deshalb entstehen unterschiedliche Darstellungen desselben Sachverhalts. Um 
eine einheitliche Repräsentation von Daten zu ermöglichen, werden Ontologien verwendet. 
Ontologien stellen einen strukturierten gerichteten Graphen dar, dessen Knoten und Kanten 
jeweils die Konzepte und Beziehungen innerhalb einer Domäne repräsentieren. Die 
Abbildung 1.1-1 zeigt beispielhaft die Unterteilung von Kohlenhydraten (carbohydrate) in 
Polysaccharide, Zucker und Glukoside in der CHEBI (Chemical Entities of Biological 
Interest) Ontologie. 
 
Abbildung 1.1-1 Kohlenhydrate (carbohydrate) in CHEBI 
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In den Lebenswissenschaften existieren zahlreiche große Ontologien wie z.B. CHEBI, NCI 
Thesaurus (The National Cancer Institute Thesaurus), GO (Gene Ontology). Da die 
Ontologien weiterentwickelt und wiederverwendet werden sollen, ist es wichtig, eine 
einheitliche und verständliche Syntax zu verwenden. Das Open Biomedical Ontologies 
(OBO) Konsortium [23] verfolgt eine Strategie, um dies zu ermöglichen. OBO stellt ein 
eigenes verständliches OBO-Format (s. Abbildung 1.1-2) sowie eine einheitliche 
Koordinationsplattform1 zur Verfügung. Diese Plattform umfasst mehr als 100 Ontologien. 
Jede OBO-Ontologie bildet eine Graphstruktur. Die Terme sind durch Kanten verbunden, 
die „is_a“ oder „part_of“ Beziehungen repräsentieren. Außerdem sind semantisch 
reichhaltige Beziehungstypen wie z.B. „regulates“ und „is_located_in“ erlaubt und können 
zusätzlich verwendet werden. Eine andere interaktive Schnittstelle, um biomedizinische 
Ontologien abzufragen, zu durchsuchen und zu navigieren, bietet der Ontology Lookup 
Service2 (OLS) [3]. Auch BioPortal3 umfasst mehr als 250 Ontologien sowie verschiedene 
ontologie-basierte Projekte. 
 
Abbildung 1.1-2 Fragment von „Adult Mouse Anatomy“ in OBO-Format 
 
Häufig existieren mehrere Ontologien innerhalb einer Domäne, so dass diese überlappende 
Informationen erhalten. Beispielweise umfasst OBO Foundry derzeit 40 Ontologien zum 
Thema Anatomie4. Für die Domäne Chemie zeigt die Abbildung 1.1-3 beispielhaft die 
Repräsentation von Zuckerkohlenhydraten in CHEBI und NCIT. Es ist wichtig, die 
Verknüpfung zwischen Ontologien zu identifizieren, d.h. sogenannte Mappings zu 
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erstellen. Ein Mapping besteht aus einer Menge von Korrespondenzen zwischen den 
Konzepten verschiedener Ontologien innerhalb einer Domäne. Oft ist die manuelle 
Bestimmung von Ontologie Mappings besonders zwischen großen Ontologien sehr 
aufwendig oder nicht möglich. Aufgrund dessen werden semi-automatische 
Matchverfahren eingesetzt. Die Abbildung 1.1-3 beschreibt zwei verschiedene 
Strukturierungen für Kohlenhydrate in CHEBI bzw. NCIT. Beide klassifizieren Fruktose 
und Glukose. Deren Korrespondenz kann leicht automatisch durch die Ähnlichkeit der 
Konzeptnamen identifiziert werden. Wenn die Korrespondenz nicht leicht durch 
Namensähnlichkeit bestimmt werden kann, dann können zusätzlich Synonyme oder die 
Struktur einbezogen werden. 
 
 
Abbildung 1.1-3 Kohlenhydrate in CHEBI und NCIT 
 
Wissenswachstum und neue Erkenntnisse erzeugen inhaltliche Änderungen der 
Ontologien, was deren Anpassung, Erweiterung und Überarbeitung (Ontologie Evolution) 
erfordert. Wenn eine gewisse Menge an Änderungen vorliegt, wird typischerweise eine 
neue Version veröffentlicht. Die Ontologie Evolution hat Auswirkungen auf abhängige 
Mappings. Um auf dem neusten Stand zu sein, müssen auch die Ontologie Mappings 
aktualisiert werden. Außerdem entwickeln sich verschiedene Gebiete der 
Lebenswissenschaften unterschiedlich intensiv. Beispielsweise werden im Bereich 
Molekularbiologie immer wieder neue Gene und Proteine erforscht, wohingegen das 
Wissen über die Anatomie etabliert ist. Das bedeutet, dass die Ontologien, die zu 
bestimmten Domänen gehören, auch einen unterschiedlichen Änderungsbedarf haben. In 
der Abbildung 1.1-4 werden zwei Ontologien O1 und O2 sowie deren Versionen (V) 
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dargestellt. Von V0 bis V1 haben sich die Ontologien entwickelt, wobei von V1 nach V2 
nur O2 Änderungen unterlag. Unabhängig von dem Fakt, welche Ontologie sich 
entwickelt, gibt es die Möglichkeit, schon existierende Mappings wiederzuverwenden und 
zu adaptieren oder die Mappings neu zu berechnen.  
 
Abbildung 1.1-4 Ontologie und Mapping Evolution  
 
Typischerweise ändert sich von einer Version zu nächsten nur ein Teil der Ontologie, 
während ein Großteil unverändert und stabil bleibt. Das Wissen über die Stabilität von 
Ontologie Mappings hilft, die Auswirkungen der Ontologie Evolution nachzuvollziehen 
und erleichtert somit die Weiterentwicklung für Nutzer (z.B. Kuratoren). Die Stabilität 
hilft, zu entscheiden, welche bestehenden Korrespondenzen aus einem Mapping in der 
zukünftigen Mappingversion wiederverwendet werden sollten. Die Korrespondenzen mit 
niedriger Stabilität sind weniger glaubwürdig und müssen eventuell überprüft werden. 
Zunächst kann der Vergleich verschiedener Mappingversionen helfen, um den Einfluss der 
Evolution auf die Mappings zu verstehen. Insbesondere ist es von Interesse, welche 
Matchprobleme (Domäne) instabile Ergebnisse liefern und wie robust verschiedene Match-
Verfahren bezüglich deren Evolution sind. 
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1.2 Ziele der Arbeit 
Hauptziel dieser Arbeit ist die Analyse der Evolution von Mappings anhand ausgewählter 
Matchprobleme in den Lebenswissenschaften. Dabei kommen folgende Fragenstellungen 
auf: Wie stabil sind die Matchprobleme? Wie stark ist die Evolution? Welche 
Matchprobleme sind stabiler? Welche Matcher sind robuster? Um diese Fragen zu 
beantworten, werden im Laufe der Arbeit folgende 3 Schwerpunkte gesetzt: 
• Erstellung eines Benchmarks von Ontologie Versionen für 3 Domänen in den 
Lebenswissenschaften (Anatomie, Chemie und Molekularbiologie) 
• Berechnung von Mappings für verschiedene metadatenbasierte Match-Verfahren 
für den Benchmark 
• Durchführung der vergleichenden Analyse der Evolution von Mappings sowie der 
Stabilitätsanalyse der Ontologien und der verschiedenen metadatenbasierten 
Match-Verfahren 
Die Ergebnisse der Arbeit sollen dazu dienen, die Einschätzung über die Robustheit der 
Matcher zu ermöglichen und zu bestimmen, wie stark die Subdomänen der 
Lebenswissenschaften der Evolution unterliegen. 
1.3 Aufbau der Arbeit 
Im zweiten Kapitel werden für die Arbeit notwendige theoretische Grundlagen erläutert 
sowie verwandte Arbeiten diskutiert. Das dritte Kapitel umfasst die Erstellung eines 
Mapping Benchmarks und beschreibt die verwendeten Match-Strategien sowie die 
Komplexität zur Erstellung des Benchmarks. Das vierte Kapitel widmet sich den Maßen 
zur Bewertung und der Messung der Mapping Evolution. Im fünften Kapitel wird die 
Evaluierung dargestellt. Abschließend wird eine Zusammenfassung und Diskussion der 




Das Ziel dieses Kapitels ist, die für diese Arbeit relevanten Grundlagen sowie verwandte 
Arbeiten vorzustellen. 
2.1 Ontologien und  Ontologie Mappings  
Der Begriff „Ontologie“ hat verschiedene Bedeutungen. Eine davon wurde in der Antike 
als „being qua being“ [10, S.1] (Lehre vom Sein) definiert. Heutzutage besteht das 
Problem der Repräsentation von Wissen in vielen Gebieten der Informatik. Wichtig dabei 
ist, dass durch verschiedene Anwendungen auf das Grund- und Kontextwissen des 
jeweiligen Wissensbereichs zurückgegriffen werden kann. Für diesen Zweck kann auch 
eine Ontologie behilflich sein, da sie einen Wissensbereich mit Hilfe einer 
standardisierenden Terminologie sowie Beziehungen zwischen den dort definierten 
Begriffen (Konzepten) beschreibt [16, S.477]. Aus diesem Grund erfährt die Forschung zu 
Ontologien immer mehr Aufmerksamkeit.  
Ontologien wurden entwickelt, um eine maschinell verarbeitbare Semantik von 
Informationsquellen bereitzustellen, die von verschiedenen Agenten (Software und 
Menschen) verwendet werden können [6, S.3]. Gruber [9, S.199] beschreibt eine Ontologie 
als „a formal, explicit specification of a shared conceptualization“. „Formal“ bedeutet, 
dass die Ontologie maschinell lesbar sein sollte [6, S.3]. Mit „Explizit“ wird die genauere 
Verwendung von Konzept-Typen reglementiert. Ontologie-„specification“ bedeutet, dass 
die Konzepte eine eindeutige Bedeutung besitzen. „Shared“ steht für das gemeinsame 
Nutzen. “Conceptualisation” verweist auf ein abstraktes Model eines Phänomens und 
identifiziert dessen relevante Konzepte. 
In [15] ist die formale Ontologie als Beschreibung von Formen, Vorgehen und Dingen der 
Welt auf unterschiedlichen Abstraktionsebenen definiert. Die Abstraktionsebenen sind 
folgendermaßen klassifiziert: 
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- eine Top Level Ontology beschreibt sehr allgemeine Begriffe, die für alle Bereiche 
(Domänen) der realen Welt gelten.  
- Domain Core Ontology definiert die allgemeinen Begriffe einer ausgewählten 
Domäne (z.B. Anatomie-Domäne).  
- eine Domain Ontology beinhaltet Konzepte und Definitionen für die 
Wissensmodellierung bestimmter Domänen (z.B. Anatomie der Maus innerhalb der 
Anatomie-Domäne). 
In dieser Arbeit werden Domain Ontologien aus folgenden drei Domänen betrachtet: 
- Domäne „Anatomie“: AdultMouseAnatomy (MA), NCIT  
- Domäne „Molekularbiologie“: GO Biological Processes (BP) and Molecular 
Functions (MF)  
- Domäne „Chemie“: CHEBI, NCIT 
Folgendes Modell der Ontologie O wird in dieser Arbeit verwendet: O = (C, R, A). Eine 
Ontologie O enthält Konzepte, die durch Beziehungen aus R miteinander verbunden sind 
und Attribute aus A besitzen. Ein Attribut eines Konzepts besitzt einen Namen und einen 
Wert. Ein Beispiel eines Konzepts „Extremitäten“ in NCIT ist in der Abbildung 2.1-1 
dargestellt. Das Konzept besitzt eine eindeutige Identifikationsnummer C30140 sowie die 
Attribute Name, Synonym, Definition sowie den Status, ob das Konzept veraltet ist. 
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Abbildung 2.1-1 Attribute des Konzepts „Extremitäten“ in NCIT 
 
Beziehungen zwischen Konzepten sind gerichtet. Die „Source“- und „Target“-Konzepte 
werden über den semantischen Typ miteinander verbunden. Z.B. zeigt Abbildung 2.1-2, 
dass „Head“ eine Sybklasse von „Body Region“ ist. Die häufig verwendeten 
Relationstypen sind „is_a“ und „part_of“ Beziehungen. 
 
Abbildung 2.1-2 Relationen des Konzepts „Head“ in NCIT5 
 
Da die Ontologien sich über die Zeit ändern, wird eine Version V der Ontologie O zum 
Zeitpunkt der Veröffentlichung t durch die Ontologieversion OV = (CV, RV, AV, t) 






repräsentiert. Alle Elemente von OV sind solange gültig, bis eine neuere Version 
freigegeben wird [11]. Aufgrund dessen lassen sich Ontologie Mappings als eine Menge 
von Korrespondenzen zwischen den zum Zeitpunkt gültigen Versionen der Ontologien O1 
und O2 definieren und durch MO1vO2v = {(c1, c2, sim)| c1 ϵ O1V, c2 ϵ O2V, sim ϵ [0,1]} 
beschreiben. c1 und c2 stehen für Konzepte aus den Ontologien O1V und O2V. Die 
Ähnlichkeit zwischen diesen Konzepten wird als sim bezeichnet und liegt im Bereich [0,1]. 
Je größer der Ähnlichkeitswert ist, desto ähnlicher sind die korrespondierenden Konzepte. 
Für die Identifizierung von semantischen Korrespondenzen zwischen den 
unterschiedlichen Ontologien ist das Matching verantwortlich. Eine Implementierung von 
Matching kann mehrere Match-Algorithmen oder Matcher enthalten. [22] klassifiziert zwei 
Arten von Matching: Instanz- und Metadatenbasiertes Matching. 
Metadatenbasiertes Matching 
Metadatenbasierte Matcher betrachten nur Informationen der Ontologien selbst, d.h. keine 
Instanzdaten. Die zur Verfügung stehenden Informationen beinhalten die üblichen 
Eigenschaften der Ontologiekonzepte, wie z.B. Name, Beschreibung, Typen von 
Relationen (part-of, is-a, etc.) und Struktur. [22] unterscheidet weiterhin eine 
Granulitätsebene des metadatenbasierten Matchings: Element- und Strukturbasiertes 
Matching.  
Für jedes Konzept der ersten Ontologie bestimmt ein elementbasierter Matcher das 
passende Konzept der zweiten Ontologie. Im Fall, der in der Abbildung 1.1-3 illustriert ist, 
wird das Match-Ergebnis unter Verwendung eines Name-Matchers (ein Beispiel für einen 
elementbasierten Matcher) wie folgt definiert:  
CHEBI.fructose == NCIT.fructose sowie CHEBI.glucose == NCIT.glucose.  
Auf der anderen Seite fokussiert ein strukturbasierter Matcher auf passende 
Kombinationen von Konzepten, welche zusammen in einer Struktur vorkommen. Die 
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Größe der Ergebnismenge hängt davon ab, wie erforderlich eine vollständige  
Übereinstimmung der Struktur ist. Im Idealfall stimmen alle Komponenten der Strukturen 
in den beiden Ontologien vollständig überein. Alternativ können nur einige der 
Komponenten übereinstimmen. Ein Beispiel davon ist der NamePath-Matcher, der die 
Pfadstruktur betrachtet. Aus der Abbildung 1.1-3 entstehen folgende Pfade: 
CHEBI.carbohydrate.sugar.monossaccharide.hexose.ketohexose.fruktose 
NCIT.carbohydrate.dietary_carbohydrate.monossaccharide.hexose.fruktose 
Für die Bestimmung von fructose als Mapping ist keine vollständige Übereinstimmung der 
Struktur im NamePath-Matcher erforderlich.  
Instanzbasiertes Matching 
Instanzdaten können eine wichtige Historie bezüglich Inhalt und Bedeutung der 
Ontologiekonzepte geben. Dies gilt insbesondere, wenn die verwendeten Ontologie-
Informationen begrenzt sind, wie es bei semistrukturierten Daten oft der Fall ist. Die 
bevorzugte Methode für Textelemente ist eine sprachliche Charakterisierung, die auf 
Information Retrieval-Techniken basiert, z.B. durch Extraktion von Stichworten und 
Themen, die auf die relativen Häufigkeiten von Wörtern und Wortkombinationen 
gegründet ist. Für mehr strukturierte Daten, wie z. B. numerische und String-Elemente, 
können zum Beispiel numerische Wertebereiche, Mittelwerte oder Zeichen-Muster 
verwendet werden. 
Match-Strategien 
Um die Match-Ergebnisse zu verbessern, werden Kombinationen von verschiedenen 
Matchern eingesetzt sowie unterschiedliche Selektions- und Aggregationsstrategien 
verwendet. Die Match-Ansätze liefern eine große Menge von Korrespondenzen. Die 
thresholdbasierte Filterung erlaubt nur, die meist ähnlichen Paare zu bewahren. 
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In [5] werden auch die Normalisierungsmöglichkeiten bezeichnet, die Daten vor dem 
Matching-Prozess vorbereiten. Dort werden verschiedene Typen für eine Vorverarbeitung 
(Pre-Processing) definiert. Einige Beispiele sind unter anderem: 
 Umwandlung von Großschreibung in Kleinschreibung: Die Idee besteht darin, dass 
alle Zeichen in Strings in Kleinschreibung umgewandelt werden. z.B. Sucrose wird 
in sucrose umgewandelt. 
 Trennzeichen-Entfernung: z.B. Abnormal_Cell_Kind wird in Abnormal Cell Kind 
umgewandelt. 
Die Gesamtheit von allen oben beschriebenen Methoden, wie Matching (metadaten- und 
instanzbasierte), Selektions- und Aggregationsstrategien, Pre-Processing wird Match-
Strategie genannt. 
2.2 Ontologie und Ontologie Mapping Evolution   
 
Wissenswachstum verursacht die Modifizierung der Ontologien. In den 
Lebenswissenschaften veröffentlichen Provider mehrere neue Versionen pro Jahr. Die GO 
stellt sogar täglich eine Version bereit, da diese Ontologie stetig erforscht und oft 
verwendet wird. Die Abbildung 2.2-1 illustriert den zweifachen Zuwachs an Konzepten 
von GO BP und das Vierfache an Relationen zwischen Konzepten im Zeitraum zwischen 
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Abbildung 2.2-1 GO BP Wachstumsdynamik 
 
 
In [13] wurde dargestellt, dass die Evolution von einer älteren zu einer neueren Version der 
Ontologie als eine Menge von bestimmten Änderungen beschrieben werden kann. Die 
Änderungen von Konzepten, Relationen und Attributen einer Ontologie werden als 
Löschen (del), Hinzufügen (add) und Aktualisierung (upd) bezeichnet. Insbesondere 
können Konzepte, Beziehungen und Attribute hinzugefügt oder gelöscht werden, wobei 
Attribute auch modifiziert werden (z.B. Änderung des Namens oder der Definition eines 
Konzepts). Konzepte können auch als veraltet (obsolet) gekennzeichnet werden.   
Die Veränderungen in einer Ontologie fordern auch Anpassungen in überlappenden 
Ontologien. 
Die Ontologien werden in verschiedenen Anwendungen und in verschiedenen 
Forschungsgruppen verwendet. Im ersten Kapitel wurde schon erwähnt und in [5] 
beschrieben, dass die Ontologie-Entwicklung meistens verteilt erfolgt. Als Ergebnis 
existieren mehrere Versionen einer Ontologie sowie mehrere Ontologien innerhalb einer 
Domäne. In einigen Anwendungen werden die Ontologien auf dem neuen Stand gehalten, 
in anderen dagegen werden alte Versionen verwendet. Meistens sind die 
Änderungsprotokolle nicht verfügbar, und die Entwickler verwalten und pflegen mehrere 
Versionen ihrer Ontologien. Ontologie Evolution verursacht die Identifizierung von 
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Änderungen in Ontologien und abhängigen Ontologie Mappings, um die entsprechenden 
Korrekturen und Anpassungen einleiten zu können. Matching hilft, die veränderten 
Ontologie-Entitäten zwischen zwei Versionen zu entdecken.  
2.3 Verwendete Ontologien 
GO 
Das GO-Konsortium ist ein Projekt mit dem Ziel, ein strukturiertes, exakt definiertes, 
gemeinsames und dynamisch kontrolliertes Vokabular zu produzieren, das die Rolle von 
Genen und Proteinen in allen Organismen beschreibt [1]. Es existieren drei Subontologien: 
biologische Prozesse (Operationen oder Gruppen von molekularen Ereignissen mit einem 
definierten Anfang und Ende, die für die Funktion der integrierten Wohneinheiten (Zellen, 
Geweben, Organen und Organismen) relevant sind), molekulare Funktionen (die 
elementaren Tätigkeiten eines Genprodukts auf molekularer Ebene) und zelluläre 
Komponenten (die Teile einer Zelle oder ihrer extrazellulären Umgebung). GO-Ontologien 
sind de facto Standard, und viele biologische Datenquellen sind heute mit GO-Begriffen 
kommentiert. Die Begriffe in GO sind als Knoten in einem gerichteten azyklischen 
Graphen angeordnet, wo Mehrfachvererbung erlaubt ist. Die GO-Ontologien sind auch 
über OBO zugänglich. 
NCIT6 
Das NCI Thesaurus ist ein Ontologie-ähnliches Vokabular, das eine breite Abdeckung der 
Krebs-Domäne, einschließlich Krebskrankheiten, Befunde und Auffälligkeiten, Anatomie, 
Agenten, Medikamente und Chemikalien, Gene und Genprodukte und so weiter enthält. In 
bestimmten Bereichen, wie Krebserkrankungen und Chemotherapien-Kombination, stellt 
es eine detaillierte und einheitliche Terminologie zur Verfügung. Es verknüpft die 
Terminologie aus der Krebsforschung mit zahlreichen verwandten Bereichen und bietet 
eine Möglichkeit, diese Arten von Informationen durch semantische Beziehungen zu 
                                                 
6
 Stand: 05.10.2011 http://www.obofoundry.org/cgi-bin/detail.cgi?id=ncithesaurus,  
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integrieren oder zu vernetzen. Der Thesaurus enthält derzeit über 90.000 Begriffe, die in 20 
taxonomischen Bäumen strukturiert sind.  
MA 
Das Ziel der Entwicklung der MA ist, ein strukturiertes, kontrolliertes Vokabular für die 
postnatale  Anatomie der Maus bereitzustellen. Maus ist ein Modellorganismus, der in 
vielen Studien verwendet wird. 
CHEBI 
 
Laut [20] ist CHEBI ein freies Lexikon über molekulare Entitäten mit dem Schwerpunkt 
Chemische Verbindungen. Die molekularen Entitäten sind entweder Naturstoffe oder 
synthetische Produkte, die verwendet werden, um in die Prozesse von lebenden 
Organismen einzugreifen. CHEBI entstand aus der Eingliederung einer Vielzahl von 
externen Daten, wobei die Redundanzen entfernt wurden. 
2.4 GOMMA 
 
Für die Erstellung von Mappings und die Ausführung der Stabilitätsanalyse wurde das 
GOMMA Framework verwendet. GOMMA steht für Generic Ontology Matching and 
Mapping Management und ist in [18] näher vorgestellt. 
GOMMA ist eine generische Infrastruktur für die Verwaltung und Analyse von Ontologien 
der Lebenswissenschaften und deren Entwicklung. Es wurde entwickelt, um die Probleme 
zu erkennen, zu studieren und zu lösen, die durch die Veränderungen zwischen Ontologie-
Versionen verursacht werden. Abbildung 2.4-1 zeigt die komponentenbasierte GOMMA-
Infrastruktur, die aus drei Schichten besteht: repository, functional components, and tools. 
Das Repository verwaltet alle Versionen von Ontologien, deren Entitäten und verschiedene 
Mapping-Arten, die später in functional components verwendet werden. Die oberste 
Schicht besteht aus verschiedenen Werkzeugen, die die Funktionalität nutzen. 
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Abbildung 2.4-1 GOMMA Infrastruktur (Quelle: [18, S.45]. ) 
 
Die drei funktionalen Komponenten wie Match, DIFF und Evolution nutzen alle 
Ontologien, Entitäten und Mappings, die in GOMMA verwaltet werden. Match ist dafür 
verantwortlich, die Ontologie-Mappings zu bestimmen. Die DIFF Komponente dient für 
die Bestimmung von Evolution-Mapping zwischen Versionen einer Ontologie. Es 
beinhaltet viele Funktionen, um grundlegende Veränderungen wie die Konzepte Einfügen 
und Löschen sowie komplexe Veränderungen, wie das Zusammenführen mehrerer 
Konzepte in einem Konzept zu erkennen. Evolution unterstützt die Evolutions-Analysis, 
wobei die Historie von Ontologien berücksichtigt wird. Diese drei Komponenten haben 
funktionale Abhängigkeiten. Match ermittelt Mappings, die später von DIFF verwendet 
werden. Anhand der Ergebnisse wird eine Evolutions-Analysis durchgeführt. 
Im Rahmen einer Diplomarbeit [17] wurde eine GOMMA-Erweiterung für die 
Stabilitätsanalyse entwickelt. Basierend auf den Ontologie- und Mapping-Daten sowie der 
Anzahl der Versionen, besteht die Möglichkeit, die Stabilitätswerte zu berechnen und in 
der Datenbank zu speichern. Die Abbildung 2.4-2 zeigt den Dialog „Stability Generator“.  
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Abbildung 2.4-2 Stability Generator 
 
Alle generierten Stabilitätswerte stehen für die Visualisierung zur Verfügung (s. Abbildung 
2.4-3). Nach der Auswahl einer bestimmten Stabilitätsanalyse werden die Ergebnisse im 




Abbildung 2.4-3 Stabilitätssuche 
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GOMMA ermöglicht, die Grenzwerte von Stabilitätsparametern neu einzustellen sowie 
einzelne Korrespondenzen detaillierter zu analysieren. 
 
 
Abbildung 2.4-4 Stabilitätsanalyse 
 
2.5 Verwandte Arbeiten 
 
Ontologien werden sehr oft in den verschiedenen Gebieten der Lebenswissenschaften 
verwendet und aufgrund der neuen Erkenntnisse ständig weiterentwickelt. [7] präsentiert 
ein generisches Framework für die Analyse der Evolution von 16 Ontologien sowie deren 
abhängigen Mappings. Häufig betreffen Ontologieänderungen nur bestimmte Teile 
(Regionen) von Ontologien. Der Ansatz aus [13] ermöglicht die automatische Erkennung 
von stabilen bzw. sich ständig entwickelnden Ontologie-Regionen am Beispiel von der 
Gene Ontology und des NCI Thesaurus. Für die effektive Verwaltung der Ontologie 
Evolution ist es wichtig, die Differenz (Diff) zwischen zwei Ontologieversionen zu 
identifizieren. In [14] (ContoDiff-Ansatz) wird dies anhand einer Reihe von grundlegenden 
Änderungsoperationen wie Löschen, Hinzufügen und Aktualisieren innerhalb eines Basic-
Evolution-Mappings realisiert. Darüber hinaus kann aus dem Basic-Evolution-Mapping ein 
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komplexes Basic-Evolutions-Mapping erzeugt werden, welches semantische 
Änderungsoperationen wie Mergen bzw. Aufsplitten von Konzepten erfasst Ein weiterer 
Algorithmus, um das Evolution-Mapping zwischen zwei Ontologieversionen zu berechnen, 
ist PROMPTDIFF [21]) (Plugin von Protégé System7). Dabei werden die beiden Versionen 
einer Ontologie mit Hilfe eines Fixpunktalgorithmus miteinander verglichen. 
Die Berechnung von Korrespondenzen zwischen großen Ontologien ist unter Verwendung 
von verschiedenen Matching-Verfahren [22, 4] möglich. Um bessere Ergebnisse zu 
erzielen, kommt die parallele Ausführung von Matching [8] zum Einsatz. Auch die 
Wiederverwendung von Mappings mit Hilfe des Compose-Operator [7] kann für die 
Erstellung neuer Mappings im Kontext „Evolution“ genutzt werden. Die Ontology 
Alignment Evaluation Initiative (OAEI8) hat die Beurteilung der Stärken und Schwächen 
verschiedener Matching-Systeme, den Vergleich der Leistung von Techniken sowie die 
Verbesserung von Bewertungsmethoden zum Ziel. Zahlreiche Matching-Systeme haben 
bereits daran teilgenommen (z.B COMA [19], Falcon9).  
Die Verwaltung von Ontologien, abhängigen Mappings sowie deren Evolution wird durch 
das GOMMA Framework ermöglicht. Im Kapitel 2.4 wurden die Grundlagen aus [18], die 
für diese Arbeit relevant sind, dargestellt. 
Die resultierenden Ontologie Mappings können ziemlich instabil sein. In [24] ist ein 
evolutionsbasierter Ansatz für die Bewertung von Ontologie Mappings dargestellt. Er nutzt 
die Informationen über die Ähnlichkeitswerte der Mappings für die vergangenen 
Ontologieversionen. [17] stellt die Stabilitätsberechnung vor und führt die 
Stabilitätsanalyse für zwei Ansätze bzw. zwei Match-Verfahren durch.  
In dieser Arbeit wurde ein Benchmark von Ontologieversionen für 3 Domänen in den 
Lebenswissenschaften (Anatomie, Chemie und Molekularbiologie) erstellt sowie die 
Mappings für verschiedene metadatenbasierte Match-Verfahren für diesen Benchmark 








berechnet. Bisher bestehen weniger Arbeiten zu Mapping Evolution. [17, 24] haben sich 
mit diesem Thema beschäftigt. Dort wurde die Mapping Evolution betrachtet und die 
Stabilitäten berechnet. Es stand aber kein umfangreicher Benchmark zur Verfügung, um 
eine ausführliche Analyse durchzuführen, verschiedene Match-Strategien auf Robustheit 
zu untersuchen, um somit den Einfluss der Ontologie Evolution auf abhängige Mappings 
zu erforschen.  
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3  Erstellung eines Mapping Benchmarks 
In diesem Kapitel wird die Erstellung eines Mapping Benchmarks näher erklärt, und es 
werden die Grundlagen des Matching Workflow gegeben. 
3.1 Ontologieversionen 
 
Für die Analyse der Evolution von Mappings wurden die Ontologieversionen seit 
Dezember 2005 im Sechsmonatsrhythmus (Juni und Dezember) betrachtet. Wenn zu einem 
bestimmten Zeitpunkt keine Version vorhanden war, wurde die letzte aktuelle Version 
verwendet.  
Tabelle 1 stellt die Ontologieversionen sowie den dazugehörigen Zeitpunkt (wann die 
Version gültig war) dar, die für die Erstellung des Mapping Benchmarks verwendet 
werden. Die verwendeten Ontologien sowie deren Versionen sind unterschiedlich groß. 
Die Abbildung 3.1-1 zeigt die Anzahl der Konzepte in der ersten und letzten betrachteten 
Version der jeweiligen Ontologie. NCIT umfasst fast 90.000 Konzepte und ist damit die 
größte in dieser Arbeit untersuchte Ontologie. 
 
Tabelle 1 Ontologieversionen 
 
Zeitpunkt GO  NCIT  MA  CHEBI  
2005 Dezember 2005-12 5.12f 1.52 1.10 
Juni 2006-06 6.06e 1.165 1.17 2006 
Dezember 2006-12 6.12d 1.178 1.23 
Juni 2007-06 7.06d 1.180 1.28 2007 
Dezember 2007-12 7.12a 1.183 1.36 
Juni 2008-06 8.06d 1.186 1.42 2008 
Dezember 2008-10 8.12.d 1.190 1.48 
Juni 2009-06 9.05d 1.194 1.55 2009 
Dezember 2009-12 9.12d 1.196 1.60 
Juni 2010-06 10.06e 1.205 1.68 2010 









MA gegen NCIT 
Neben anderen Subdomänen enthält NCIT Informationen über die humane Anatomie. Die 
MA erfasst die Anatomie der Maus. Da die Maus ein Modellorganismus zur Erforschung 
von Krankheiten ist, ist es von Interesse zu wissen, inwieweit sich die Erkenntnisse über 
die molekularen Abläufe von der Maus auf den Menschen übertragen lassen. Aufgrund 
dessen lässt sich der Anatomiesubgraph der NCIT (weiter NCITa genannt) gegen MA 
matchen. Wichtig dabei ist, die Äquivalenzen zwischen MA und NCITa zu identifizieren. 
OAEI verfolgt auch das Ziel, diese Mappings mit Hilfe existierender Match-Systeme zu 





























GO BP gegen GO MF 
Zu einem biologischen Prozess tragen mehrere molekulare Funktionen bei. Aus diesem 
Grund ist es von Interesse, welche Funktionen an welchen Prozessen beteiligt sind. Im 
Gegensatz zum Anatomie-Matchproblem handelt es sich nicht um Identifizierung von 
Äquivalenz-Mappings. Der semantische Typ der Korrespondenzen ist „MF is involved in 
BP“. 
CHEBI gegen NCIT 
Ein großer Teil von NCIT beschreibt die chemischen Informationen. CHEBI enthält im 
Gegensatz dazu rein chemische Daten. Deshalb kann das Wissen über die entstehenden 
Mappings zwischen diesen zwei Ontologien helfen, NCIT mit mehr chemischem 
Detailwissen anzureichern. 
3.3 Matching Workflow 
 
In dieser Arbeit werden verschiedene Match-Strategien untersucht. Der typische Verlauf 
des Matchprozesses ist in der Abbildung 3.3-1 gezeigt.  
Die zu matchenden Ontologieversionen werden initialisiert und die Konzepte sowie deren 
Beziehungen aus dem Repository geladen. Im Preprocessing findet die 
Attributnormalisierung statt. Es werden die Trennzeichen entfernt und alle Großbuchstaben 
in Kleinbuchstaben umgewandelt. Nach der Wahl der Match-Strategie werden die 
Ontologien gematcht. Es werden 5 verschiedene Matcher verwendet: 
• elementbasierte: Name, Name-Synonym 
• strukturbasierte: Child, Context, NamePath 
Der Name-Matcher berücksichtigt nur die Konzeptnamen. 
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Der Name-Synonym-Matcher berechnet die Ähnlichkeit zwischen Konzeptnamen unter 
zusätzlicher Berücksichtigung von Synonymen. 
Der Child-Matcher bestimmt die Ähnlichkeit zweier Konzepte anhand der Ähnlichkeit 
ihrer Kinder, dabei werden die Namen der Kinder genutzt. 
Der Context-Matcher bestimmt die Ähnlichkeit zweier Konzepte anhand ihrer 
semantischen Umgebung und berücksichtigt den Namen des Konzepts selbst, die Namen 
der Kinder und die Namen der Eltern. 
Der NamePath-Matcher basiert auf der hierarchischen Struktur der Konzepte, d.h. es 
werden sowohl strukturelle Aspekte als auch Konzeptnamen berücksichtigt. Durch die 
Verkettung aller Namen der Konzepte zu einem Pfad wird ein langer Name aufgebaut. 
Die Ähnlichkeit zwischen Konzeptnamen wird mit Hilfe der Trigram-Funktion bestimmt. 
Um die Match-Ergebnisse zu verbessern, werden die Aggregierungsfunktionen Maximum 
und Average verwendet. Bei mehrwertigen Attributen werden alle Attributwerte eines 
Konzepts gegen alle Attributwerte des anderen Konzepts gematcht. Dadurch liegen viele 
Ähnlichkeitswerte für eine Korrespondenz vor. Maximum nimmt nur den maximalen 
Ähnlichkeitswert, wohingegen Average den durchschnittlichen Ähnlichkeitswert der 
Namen und Synonyme zweier Konzepte zurückgibt. Beispielweise werden für den Name-
Synonym-Matcher der Name sowie alle Synonyme des domain-Konzepts mit allen Namen 
und Synonymen des range-Konzepts verglichen. Da z.B. beim Name-Matcher keine 
mehrwertigen Attribute vorhanden sind, wird dieses Verfahren ohne 
Aggregierungsfunktionen durchgeführt. Nach der Aggregierung erfolgt die Selektion 
mittels Threshold.  
Der gesamte Verlauf wird für jede Version für jedes Matchproblem für jede Match-
Strategie wiederholt. Bei jedem Durchlauf werden die Coverage- und Growth-Statistiken 
und die Match-Ergebnisse gesammelt und zum Schluss evaluiert. 
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Abbildung 3.3-1 Match-Verlauf 
 
In der Abbildung 3.3-2 wird die gesamte Komplexität des Match-Verlaufs näher gezeigt. 
Der dunkle Würfel steht für das Matching einer Ontologieversion gegen eine andere 
Ontologieversion aus einem Matchproblem unter Verwendung einer bestimmten Match-
Strategie. Dies erfordert die Berechnung des Kreuzprodukts zwischen zwei Ontologien. 
Das größte Matchproblem der hier betrachteten ist CHEBI gegen NCIT, dessen 
Kreuzprodukt für die Ontologieversionen von Dezember 2010 nur für den Name-Matcher 
wie folgt berechnet wird: 27.752 * 87.057 = 2.416.005.864, d.h. es werden ca. 2,4 
Milliarden Vergleiche von Konzepten durchgeführt. Wenn es sich z.B. um andere Matcher 
wie den Name-Synonym-Matcher handelt, wird die Anzahl der Konzeptvergleiche noch 
höher, da mehrere Synonyme eines Konzepts gegen mehrere Synonyme eines anderen 
Konzepts gematcht werden.  
 
Abbildung 3.3-2 Komplexität 
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4 Maße zur Bewertung / Messung der 
Mappingevolution 
Für die Erreichung der Ziele, die im Kapitel 1.2 beschrieben sind, werden verschiedene 
Metriken für die Analyse der Evolution von Mappings verwendet. Sie unterteilen sich in 
Basismetriken (s. Kapitel 4.1) und Stabilitätsmaße (s. Kapitel 4.2). In diesem Kapitel 
werden die Grundlagen der Messungen erläutert, wobei die einzelnen Ergebnisse im 
Kapitel 5 dargestellt werden. 
4.1 Basismetriken 
Basierend auf den eingeführten Rahmenbedingungen, werden einige statistische 
Kennzahlen bezüglich der untersuchten Ontologien und Mappings bzw. deren Entwicklung 
und Wachstumseigenschaften, definiert: 
|COv| Anzahl von Konzepten C einer Ontologieversion Ov 
|ROv| Anzahl von Relationen zwischen Konzepten einer 
Ontologieversion Ov 
|MO1v,O2v| Mappinggröße, die nach dem Matching zwischen 
zwei Ontologien entsteht 
cov(MO1v,O2v, O1v) = | MO1v,O2v |/|CO1v|  
cov(MO1v,O2v, O2v) = | MO1v,O2v |/|CO2v|  
Coverage-Maß: ist der Anteil der durch das 
Mapping abgedeckten Konzepte in den beiden 
Ontologieversionen O1v und O2v  
growthCvi,vj = |COvj|/|COvi| 
growthRvi,vj = |ROvj|/|ROvi| 
Wachstum der Konzept- bzw. Relationsanzahl 
zwischen zwei Ontologieversionen Ovi und Ovj. Die 
Wachstumsrate beschreibt einen Anstieg, wenn die 
Rate größer als 1 ist, und einen Rückgang, wenn 
die Rate kleiner als 1 ist, oder keine Veränderung 
für growth = 1. 
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4.2 Stabilitätsberechnung 
Die Grundlagen der Stabilitätsberechnung sind in [24] näher dargestellt. Die Stabilität lässt 
sich aus der Historie der Entwicklung der beiden Ontologien berechnen. Das 
Versionierungsschema in der Abbildung 4.2-1 illustriert den Evolutionsprozess zweier 
Ontologien A und B über die Zeit t1…t5.  
 
Abbildung 4.2-1 Versionierungsschema 
Eine schwarze Kugel repräsentiert eine neue Ontologieversion. Zum Zeitpunkt t1 werden 
die Ontologieversionen A1 und B1 initialisiert. Die Änderung der Ontologie B zum 
Zeitpunkt t2 wird durch B2 bezeichnet, A1 bleibt im Gegenteil unverändert, d.h. A1 und die 
virtuelle Version A2 sind identisch. Auf die gleiche Weise entsteht zu jedem Zeitpunkt ti 
die entsprechende reelle oder virtuelle Ontologieversion von A bzw. B. Im Kapitel 2.1 
wurden die Ontologie Mapping durch MAvBv = {(a, b, sim)| a ϵ Ai, b ϵ Bi, sim ϵ [0,1]} 
beschrieben. An dieser Stelle wird der durch den Matcher m bestimmte Ähnlichkeitswert 
als sim(a,b,m| Ai, Bi) bezeichnet. Durch die Ontologie Evolution mit Löschen und 
Hinzufügen von Konzepten tritt ein Konzept a(b) nicht immer in allen Ontologieversionen 
Ai(Bi) auf, d.h. eine Korrespondenz zu a(b) kann dann nicht existieren. In diesem Fall wird 
ein Ähnlichkeitswert von 0 gesetzt. 













mbasim     
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Bei der Stabilitätsberechnung werden die Ähnlichkeitswerte der gegebenen Korrespondenz 
der aktuellen Version n sowie k>0 der vorherigen Versionen aggregiert. Die maximale 
Anzahl verfügbarer vorheriger Versionen kmax wird durch die Korrespondenz (a,b) sowie 
die verwendeten Matcher m begrenzt. 








Basierend auf den oben dargestellten Metriken werden die Stabilitätsmaße folgendermaßen 
definiert.  
• „average stability“ – durchschnittliche Schwankung der Ähnlichkeit der 
Korrespondenz über die letzten Evolutionsschritte k.  
( ) ( ) ( ) ( )
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• die „weighted maximum stability“ ist niedrig, wenn ein hoher Ähnlichkeitssprung 
kurz vor der letzten Version passiert ist, d.h. die „weighted maximum stability“ 
zeigt, wie nah die Ähnlichkeitswerte zum aktuellen Ähnlichkeitswert liegen. 
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Zur Einschätzung der Gesamtinstabilität der Mappings werden die folgenden Metriken 
eingeführt: 
• „average instability“ – Prozentualer Anteil instabiler Korrespondenzen am 
Mapping, die eine „average stability“ kleiner als 0,95 haben, zur gesamten Anzahl 


















• „weighted maximum instability“- Prozentualer Anteil instabiler Korrespondenzen 
am Mapping, die eine „weighted maximum stability“ kleiner als 0,95 haben, zur 
gesamten Anzahl der Korrespondenzen 
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• „full instability“ – Prozentualer Anteil instabiler Korrespondenzen am Mapping, die 
eine „average stability“ oder „weighted maximum stability“ kleiner als 0,95 haben, 
zur gesamten Anzahl der Korrespondenzen 






















Für die Durchführung der Evaluierung wurde das GOMMA-Framework verwendet. Die 
ausgewählten Ontologien stehen online zur Verfügung, wurden ins Repository integriert 
und für Match-Verfahren eingesetzt. Es waren folgende Kombinationen von Matchern und 
Aggregierungsfunktionen im Einsatz: 
• Elementbasierte Matcher:  
o Name: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden die Namen der 
Konzepte verglichen. 
o NameSynonym_Max: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden die 
Attribute Name und Synonym verglichen und die Ähnlichkeitswerte mit 
Maximum aggregiert. 
o NameSynonym_Avg: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden die 
Attribute Name und Synonym verglichen und die Ähnlichkeitswerte mit 
Average aggregiert. 
• Strukturbasierte Matcher:  
o NamePath: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden alle Namenspfade 
zweier Konzepte verglichen. 
o Children_Max: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden die 
Namensattribute der Kinder verglichen und die Ähnlichkeitswerte mit 
Maximum aggregiert. 
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o Children_Avg: mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik werden die 
Namensattribute der Kinder verglichen und die Ähnlichkeitswerte mit 
Average aggregiert. 
o Context: umfasst die Namensattribute der Kinder und der Eltern und des 
betrachteten Konzepts selbst, die mit der TRIGRAM-Similarity-Metrik 
verglichen werden. 
Aufgrund der Größe der Ontologien und der resultierenden Mappinggröße konnte nicht das 
gesamte Kreuzprodukt gespeichert werden. Deshalb wurde die Threshold-Filterung auf 0,5 
gesetzt. Wie im Kapitel 3 vorgestellt, wurde ein Benchmark für die Ontologieversionen aus 
drei Domänen (Anatomie, Chemie und Molekularbiologie) für die sieben oben 
beschriebenen Match-Strategien erstellt und im Kapitel 5.2 evaluiert. 
5.2 Auswertung unter Verwendung der Basismetriken 
In diesem Kapitel erfolgt die Auswertung der Matchergebnisse für drei Matchprobleme 
unter Verwendung der Basismetriken für element- und strukturbasierte Match-Strategien. 
5.2.1 Elementbasierte Match-Strategien 
Auf den folgenden Abbildungen sind die Ergebnisse für drei Matchprobleme MA-NCITa 
(Abbildung 5.2-1), GO MF-GO BP(Abbildung 5.2-2) und CHEBI-NCIT(Abbildung 5.2-3) 
dargestellt. Die Säulen stehen für die Konzeptanzahl der Ontologien und die Linien für die 





















































MA NCITa Matchresult Name Matchresult NameSynonym Max
 
Abbildung 5.2-1 Elementbasierte Match-Strategien: MA gegen NCITa 
Die Abbildung 5.2-1 zeigt die Konzepte (linke Achse) und die Anzahl der ermittelten 
Korrespondenzen (rechte Achse) im Zeitraum 12-2005 bis 12-2010 für das Matchproblem 
MA-NCITa. Sowohl die Ontologiegröße als auch die Mappinggröße wachsen im 
betrachteten Zeitraum sehr leicht an. In der Anatomie-Domäne findet weniger Evolution 
statt, da es sich stets etabliert verhält (die Wachstumsrate ist sehr niedrig). Der Unterschied 
in der Korrespondenzanzahl, die Name- und NameSynonym_Max-Strategien liefert, ist 

















































GO MF GO BP Matchresult Name Matchresult NameSynonym Max
 
Abbildung 5.2-2 Elementbasierte Match-Strategien: GO MF gegen GO BP 
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Die Abbildung 5.2-2 zeigt das Matchproblem GO MF-GO BP. Es ist nachvollziehbar, dass 
der Subgraph GO BP größer als GO MF ist, weil verschiedene Kombinationen der 
molekularen Funktionen zu unterschiedlichen biologischen Prozesse beitragen. Auf Grund 
der ständigen Weiterentwicklung des Wissens werden immer mehr neue Prozesse zu GO 
hinzugefügt, wobei das Wachstum der molekularen Funktionen stets niedriger und stabiler 
bleibt. Interessant ist die Betrachtung, wie sich die zwei Match-Strategien Name und 
NameSynonym_Max verhalten. An erster Stelle ist der Unterschied in der 
Korrespondenzanzahl, die durch diese Matcher bestimmt wird. Die NameSynonym_Max-
Strategie liefert deutlich mehr Ergebnisse, und die Korrespondenzanzahl ist ab Dezember 
2006 von ca. 75.000 auf ca. 250.000 gestiegen. Für die Name-Match-Strategie ist der 
Anstieg eher gleichmäßig und gering. Diese Tendenz kann folgendermaßen erklärt werden:  
ab Dezember 2006 wurden sehr viele Synonymattribute zu den Konzepten hingefügt, 






















































CHEBI NCIT Matchresult Name Matchresult NameSynonym Max
 
Abbildung 5.2-3 Elementbasierte Match-Strategien: CHEBI gegen NCIT 
Das größte des hier betrachteten Matchproblems ist CHEBI-NCIT. Beide Ontologien 
entwickeln sich ständig weiter. Im Dezember 2008 ist ein großer Anstieg in der NCIT-
Größe zu beobachten, welcher auch ein Wachstum der Matchergebnisse zur Folge hat. Die 
Ursache kann darin bestehen, dass in dieser Zeit ein großer Teil von chemischen 
Informationen zum NCIT hinzugefügt wurde. In den nächsten Jahren wurden diese Daten 
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mit neuen Synonymen sowie Konzepten angereichert, was einen Einfluss auf das 
Wachstum der Korrespondenzanzahl (insbesondere für die NameSynonym_Max-Strategie) 
hatte. 
In der Tabelle 2 sind die Coverage-Statistiken für drei elementbasierte Match-Strategien 
(Name, NameSynonyme_Avg, NameSynonyme_Max) zusammengefasst. In den Spalten sind 
für drei Matchprobleme jeweils die coverages der Mappingversionen für die 
Ontologieversionen (2005 bzw. 2010) repräsentiert. In den Zeilen werden drei Match-
Strategien dargestellt. Die besten Coverage-Ergebnisse hat die NameSynonym_Max-
Strategie. Das Mapping für MA-NCITa (NameSynonym_Max) liefert die beste Abdeckung 
von fast 93% für die MA-Ontologie. Die schlechteren Ergebnisse liefert die 
NameSynonym_Avg-Strategie, sodass 2% des NCIT durch das CHEBI-NCIT-
Matchergebnis abgedeckt sind. Allgemein bessere Resultate erzeugt das MA-NCITa-
Matchproblem, weil nur der Anatomie-Subgraph des NCIT betrachtet wurde. 
Tabelle 2 Coverage-Statistiken für elementbasierte Match-Strategien 
 
 


























CHEBI 42,6% 57,6% MA 82,4% 88,8% GO MF 42,2% 55,2% 
  1,35   1,08   1,31 




  0,42   1,16   1,26 
CHEBI 10,5% 11,5% MA 76,3% 82,3% GO MF 28,1% 29,6% 
  1,09   1,08   1,05 












  0,42   1,15   1,43 
CHEBI 72,4% 89,0% MA 85,3% 92,6% GO MF 61,3% 83,3% 
  1,23   1,09   1,36 












  1,84   1,15   0,92 
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5.2.2 Strukturbasierte Match-Strategien 
Auf den folgenden Abbildungen sind strukturbasierte Match-Strategien für drei 
Matchprobleme dargestellt. Die Säulen stehen für die Konzeptanzahl der Ontologien und 
die Linien für die Korrespondenzanzahl der jeweiligen strukturbasierten Match-Strategie.  
 
Abbildung 5.2-4 Strukturbasierte Match-Strategien: MA gegen NCITa 
 
Auf der Abbildung 5.2-4 zeigen alle vier strukturbasierten Match-Strategien stabile und 
kaum veränderte Ergebnisse, wobei deren Größe ganz unterschiedlich ist. Die NamePath- 
Strategie liefert mit ca. 45.000 die maximale Korrespondenzanzahl, wohingegen 





Abbildung 5.2-5 Strukturbasierte Match-Strategien: GO MF gegen GO BP 
Im Gegensatz zur Abbildung 5.2-4 illustriert die Abbildung 5.2-5 ein ständiges Wachstum 
an Matchergebnissen für alle Match-Strategien für das Molekularbiologie-Matchproblem. 
Interessant sind die Werte von Children_Avg. Von 400 im Dezember 2005 ist die 
Korrespondenzanzahl auf fast 3.100 gestiegen, d.h. der Wert hat sich in 5 Jahren um den 
Faktor 7 erhöht. 
 
Abbildung 5.2-6 Strukturbasierte Match-Strategien: CHEBI gegen NCIT 
Im Gegensatz dazu unterscheidet sich das Ergebnis für das Chemie-Matchproblem 
(Abbildung 5.2-6). Die Entwicklung des Match-Resultats ist nicht immer durchgehend 
ansteigend. Im Juni 2008 ist die Anzahl der Korrespondenzen z.B. für Chidren_Max von 
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ca. 50.000 auf ca. 30.000 gesunken. Dies kann an einer starken Umstrukturierung von 
Ontologien liegen.  
In der Tabelle 3 sind die Coverage-Statistiken für die strukturbasierten Match-Strategien 
dargestellt. Im Unterschied zu elementbasierten zeigen diese Strategien wesentlich 
niedrigere Abdeckungswerte für alle Matchprobleme. Interessant ist der Fall von NCIT aus 
dem Chemie-Problem. Für alle Match-Strategien zeigt er das negative Coverage- 
Wachstum, obwohl ein Korrespondenzwachstum (siehe Abbildung 5.2-6) vorhanden war. 
Dies kann durch die relativ einfache Struktur von NCIT (Taxonomie mit 
Einfachvererbung) und die im Gegenteil dazu stark erweiterte Struktur von CHEBI 
begründet werden. Ähnlich wie im Kapitel 5.2.1, hat das Anatomie-Matchproblem bessere 
Abdeckungswerte. Die bessere Coverage-Rate zeigt die NamePath-Strategie für die 
Anatomie- und Molekularbiologie-Domäne und die Children_Max-Strategie für die 
Chemie-Domäne.  
Tabelle 3 Coverage-Statistiken für strukturbasierte Match-Strategien 
 


























CHEBI 1,1% 2,5% MA 7,7% 9,4% GO MF 2,4% 5,2% 
  2,28   1,22   2,21 








  0,71   1,36   0,75 
CHEBI 15,9% 35,9% MA 29,7% 32,1% GO MF 11,7% 14,2% 
  2,27   1,08   1,22 









  0,86   1,09   1,12 
CHEBI 8,1% 16,4% MA 50,2% 60,5% GO MF 20,1% 19,6% 
  2,02   1,21   0,98 






  0,19   1,25   1,21 
CHEBI 0,8% 2,1% MA 63,4% 69,6% GO MF 26,3% 33,4% 
  2,54   1,10   1,27 






  0,08   1,21   1,36 
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5.3 Vergleich der Stabilität 
In diesem Kapitel werden die Stabilitätsmetriken angewendet, um die verschiedenen 
Match-Strategien und Matchprobleme hinsichtlich ihrer Mapping-Instabilität vergleichen 
zu können. Die Analyse basiert auf drei Instabilitätsmaßen (instabAvg, instabMax und 
instabFull), die im Kapitel 4.2 beschrieben wurden. 
5.3.1 nach Match-Strategien 
Die Abbildungen 5.3-1, 5.3-2 und 5.3-3 beschreiben die Instabilitätswerte für 
elementbasierte Match-Strategien für alle drei Matchprobleme MA-NCITa(mittelgrau), 
GO MF-GO BP (dunkelgrau) und CHEBI-NCIT (hellgrau). In allen drei Fällen hat das 



















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-1 Instabilität: Name-Match-Strategie 
Alle drei Ontologien aus der Abbildung 5.3-1 haben ähnliche instabAvg- und ganz 
unterschiedliche instabWM- Werte. Wie im Kapitel 4.2 erwähnt wurde, ist die „weighted 
maximum stability“ niedrig, wenn ein hoher Ähnlichkeitssprung kurz vor der letzten 
Version passiert. Darüber hinaus verursacht dies das Wachstum der „weighted maximum 
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instability“. Vermutlich hatten die Anatomie- und Chemie-Matchprobleme einen 


















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-2 Instabilität: NameSynonym_Avg-Match-Strategie 
Die Abbildung 5.3-2 zeigt deutlich, dass für das Chemie-Matchproblem für die 
NameSynonym_Avg-Match-Strategie einen hohen Einfluss der Evolution vorliegt, wodurch 
die Mappings instabiler sind. Der Gesamtinstabilitätswert ist doppelt so hoch wie bei den 

















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-3 Instabilität: NameSynonym_Max-Match-Strategie 
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Im Gegensatz dazu verhält sich für die NameSynonym_Max-Match-Strategie das 
Molekularbiologie-Matchproblem aus der Abbildung 5.3-4 deutlich stabiler als die beiden 



















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-4 Instabilität: Children_Avg-Match-Strategie 
Die Abbildungen 5.3-4, 5.3-5, 5.3-6 und 5.3-7 beschreiben die Instabilitätswerte für 
strukturbasierte Match-Strategien. Im Gegensatz zu elementbasierten Match-Strategien hat 




















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-5 Instabilität: Children_Max-Match-Strategie 
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Children_Max und Children_Avg produzieren einen ähnlichen Prozentanteil von instabilen 
Korrespondenzen. Interessant ist, dass die Korrespondenzanzahl, welche die 





















MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-6 Instabilität: NamePath-Match-Strategie 
Die NamePath- und Context-Match-Strategien liefern sehr stabile Werte für die Anatomie-
Domäne. Instabilität von Korrespondenzen im Molekularbiologie-Matchproblem ist größer 
als in der Chemie-Domäne für die NamePath-Match-Strategie. Im Gegensatz dazu zeigt 























MA-NCITa GO MF-GO BP CHEBI-NCIT
 
Abbildung 5.3-7 Instabilität: Context-Match-Strategie 
Im Vergleich zu anderen Match-Strategien sehen die Instabilitätswerte der Context-
Strategie deutlich schlechter aus. Dies kann daran liegen, dass Context sowohl das Konzept 
als auch die Eltern- und Kinderkonzepte berücksichtigt, wodurch die Evolution einen 
höheren Einfluss hat und instabilere Mappings erzeugt werden. Die Bestimmung der 
genaueren Ursache dieser Situation liegt nicht im Rahmen dieser Arbeit, kann aber in der 
Zukunft mehr erforscht werden.  
5.3.2 nach Matchproblemen 
In diesem Kapitel wird analysiert, welche Match-Strategien für welche Matchprobleme 
bessere bzw. schlechtere Ergebnisse liefern.   
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Abbildung 5.3-8 Instabilität: MA gegen NCITa 
In der Abbildung 5.3-8 wird das Matchproblem aus der Anatomie-Domäne dargestellt. 
Allgemein liefern alle 7 Match-Strategien sehr stabile Ergebnisse, da die Instabilitätsquote 
unter 1% liegt. Die niedrigste Prozentanzahl von instabilen Korrespondenzen zwischen 
anderen Match-Strategien erzeugt der NamePath-Ansatz. Darüber hinaus verhält sich die 
Molekularbiologie-Domäne sehr stabil, unabhängig von der verwendeten Match-Strategie. 
Es liegt eine gute Abdeckungsrate von Korrespondenzen vor. Außerdem gibt es nur ein 
niedriges Wachstum an Konzepten und Korrespondenzen über die Zeit. 











Abbildung 5.3-9 Instabilität: GO MF gegen GO BP 
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Die Abbildung 5.3-9 zeigt die Instabilität aller Match-Strategien für das 
Molekularbiologie-Matchproblem. In Gegensatz zur Anatomie-Domäne erreicht die 
Gesamtinstabilität hier bis zu 7% unter Verwendung der Context-Strategie. Interessant ist 
der Fakt, dass alle elementbasierten Strategien sehr gute stabile Korrespondenzen liefern. 
Im Gegensatz dazu sind strukturbasierte Ansätze allgemein schlechter. Die Uhrsache 
besteht darin, dass sich die Struktur stärker als die Konzeptmetadaten (wie z.B. Name) 
über die Zeit geändert hat. Insbesondere die starke Überarbeitung von GO BP kann die 
Mappingstabitität stark beeinflusst haben.  











Abbildung 5.3-10 Instabilität: CHEBI gegen NCIT 
Fast alle Match-Strategien erzeugen für das Chemie-Matchproblem aus der Abbildung 
5.3-10 sehr stabile Matchergebnisse. Abgesehen von der Context-Strategie, sind die 




Diese Arbeit beschäftigte sich mit der Analyse der Evolution von Mappings anhand 
ausgewählter Matchprobleme in den Lebenswissenschaften. Im ersten Teil der Arbeit 
wurde dazu eine ausführliche Motivation gegeben. Die relevanten Grundlagen und 
verwandte Arbeiten wurden im zweiten Kapitel erläutert. Um die Analyse zu ermöglichen, 
wurde ein Mapping Benchmark für elf Ontologieversionen aus drei Domänen (Anatomie, 
Chemie und Molekularbiologie) für sieben Match-Strategien (Name, NameSynonym_Max, 
NameSynonym_Avg, NamePath, Children_Max, Children_Avg, Context) erstellt. 
Verschiedene Basismetriken und Stabilitätsmaße wurden im fünften Kapitel für die 
Evaluierung verwendet. Die Ergebnisse der Analyse werden im Folgenden 
zusammengefasst: 
• Nach Matchproblemen 
o Die Anatomie ist die stabilste der hier untersuchten Matchprobleme. 
Sowohl MA als auch der NCIT-Anatomiesubgraph wurden wenig verändert 
und zeigen gute Abdeckungsquoten durch die berechneten 
Korrespondenzen. Mapping Evolution unter Verwendung von allen 
Matchstrategien sowie die Instabilitätsprozentanzahl sind relativ stabil. 
o Die Molekularbiologie-Domäne ist durch eine ständige Weiterentwicklung 
und Ergänzung charakterisiert. Das verursacht das Wachstum der beiden 
Ontologien sowie deren Korrespondenzanzahl. Die hierarchische Struktur 
von GO MF und GO BP hat sich stärker als die Konzeptmetadaten (wie z.B. 
Name) über die Zeit geändert. Als Ergebnis liefern strukturbasierte Match-
Strategien deutlich mehr instabile Korrespondenzen.  
o Die Chemie-Domäne ist das größte der hier untersuchten Matchprobleme. 
CHEBI und NCIT stehen auch ständig in der Entwicklung. Nach der 
Auswertung der Korrespondenzdynamik über die Zeit zeigt sich ein starker 
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Anstieg der Mapping-Größe (unter Verwendung von allen Match-
Strategien). Die Abdeckung des NCIT ist deutlich kleiner, da dort die 
Informationen aus verschiedenen Domänen kommen. Insbesondere der 
Context-Match-Strategie liefert sehr instabile Matchergebnisse. 
• Nach Match-Strategien 
o Die größte Korrespondenzanzahl produziert die NameSynonym_Max-
Match-Strategie, wobei der Instabilitätswert unter 1% liegt. 
o Die stabilsten Werte liefert die Name-Match-Strategie, die nur die 
Konzeptnamensähnlichkeit betrachtet und somit eine begrenzte Anzahl an 
Korrespondenzen erzeugt.  
o Children_Max und Children_Avg liefern einen fast ähnlichen Prozentanteil 
von instabilen Korrespondenzen, obwohl die Children_Max-Match-
Strategie 10-mal mehr Mappings als die Children_Avg produziert. 
In zukünftigen Arbeiten sollen weitere Domänen (auch andere als die 
Lebenswissenschaftsdomäne) untersucht werden. Die Verwendung der in dieser Arbeit 
genutzten Metriken kann eine Vorhersage ermöglichen, inwieweit die Wahrscheinlichkeit 
besteht, dass ein Mapping in Zukunft stabil bleibt. Eine weitere Richtung für die künftige 
Arbeit ist die Ermittlung, inwieweit instabile und stabile Korrespondenzen 
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